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CONSTRUCCl6N DE UN HIPERCICLO: AxIOMAS, RESTRICCIONES Y SUPUESTOS BAsICOS
lntentar una explicacion sobre la aparicion de las primeras secuencias proteicas
implica la construccion de un escenario primitivo para el cual, se hace usa de "axio-
mas" de validez conocida y, justificar cada propuesta con base en las condiciones
presentes 0 pasadas del sistema, relacionando edemas, las hip6tesis planteadas con
algunas evidencias actuales. Se parte de un primitivo mundo de RNA donde,
superadas las restricciones de tamario molecular y dada una diversidad estructural
y funcional mfnima, serla posible la existencia de hiperciclos suficientemente
redundantes para evitar la catastrofe de error (Eigen eta!., 1980). AI interior de estos
sistemas las rnoleculas serfan seleccionadas por su eficiencia catalttica y su efecto 50-
bre la capacidad de replicaci6n del conjunto. Acorde con la tendencia hacia la optimi-
zacion catahtica y aumento en complejidad, se explica la modificaci6n del tamario
de los hiperciclos. Resultado de modificaciones al interior de la estructura y dinamica
del hiperciclo, cambia el equilibrio establecido entre las presiones selectivas
tendientes a incluir nuevas rnoleculas y aquellas dirigidas hacia la disminuci6n de
elementos. Es el caso de la inclusion de aminoacidos dentro del hiperciclo y la union
de las secuencias ribozirnaticas en unidades estructurales definidas.
La inclusion de arninoacidos que aumentan la eftciencia catalftica de las ribozimas,
implicarfa tanto su presencia en el medio, como la existencia de ribozimas con la ca-
pacidad de unir 0 unirse a estes. Paralelamente, se hace necesaria una relajaci6n de
la presion selectiva sobre el nurnero maximo de componentes, posibilitada en parte
por la union de las secuencias ribozimaticas; si se supone una distribuci6n espacial
diferencial de los elementos del hiperciclo acorde a su funci6n, se darla la union de
secuencias relacionadas funcionalmente (estructura tipo "operon"). Este proceso
controlarfa la perdida de elementos y posibilitarla la generacion de nuevas funciones
mediante el uso de la redundancia.
INClUSI6N DE AMINOACIDOS EN EL HIPERCICLO Y NACIMIENTO DE UN C6DIGO DE ASOCIACI6N
La introducci6n de aminoacidos en el sistema permite incorporar en el escenario
el surgimiento de un c6digo de asociacion, utilizando planteamientos como aquellos
discutidos por Szathmary (1993); en estos la eficiencia catalitica de las ribozimas
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aumentarfa mediante su uni6n con aminoacidos. Esta interacci6n es comparable a la
uni6n transirona del cofactor en el sitio activo de la enzima. La necesidad de utilizar
adaptadores de 3 0 4 bases en la union entre arninoacidos y ribozimas, llevarfa al
establecimiento de un c6digo de asociacion entre aminoacidos y polinucle6tidos
(Szathmary. 1993; Szathmary & Maynard-Smith 1997). EI impedimenta esterico para
la ubicaci6n del conjunto adaptador - amino acido en el centro activo de las ribozimas
explicarfa la posterior aparici6n del cod6n stop, relacionada con la asignaci6n de
trinucleotidos sin senrido a las secuencias dominantes en esta regi6n.
UNION DE SECUENClAS RIBOZIMATICAS Y APARICI6N DE SECUENClAS CODANTES PARA PROTEINAS
La union de secuencias ribozirnaticas mediante interacciones no covalentes, aparea-
miento de bases, evitaria formar secuencias continuas demasiado largas, y poseerfa
caracrertsticas venrajosas: unidades estrucrurales grandes y unidades transcripciona-
les y replicativas pequerias ala vez, y ser elastico para la entrada y salida de elementos,
(coherente con la alta tasa de transferencia genica propuesta por Woese, 1998).
La pregunta que resta es el posible mecanisme que permiti6 la uni6n.
La estructura y dinamica de las polimerasas determina la perdida constante de infor-
macion durante la replicaci6n de genomas lineales. Esta limitante actual debi6
presentarse en el mundo RNA, siendo ventajoso para las rnoleculas tener en los extre-
mos alguna secuencia que se pudiera mantener 0 regenerar tras cada cic!o de replica-
cion. Este proceso pudo darse por una ribozirna que, utilizando una secuencia molde
intrlnseca, sintetizara una serie repetitiva en 105 extremos 3' de cualquier otra secuen-
cia, como 10 hacen las telomerasas actuales. Debido a la acci6n de tal ribozima, una
rnolecula dada tendrta el extreme 3' elongado. Luego del primer paso del proceso de
replicacion, sobre la secuencia complementaria a la original (extremo 5' elongado),
podrfa sintetizarse un nuevo flanco 3'. AI finalizar el ciclo de replicacion las secuencias
poseenan flancos complementarios en los dos extremes, cuyo caracrer repetitive,
complementario yalta cinetica de reasociacion, permitirfan la union de secuencias de
un mismo hiperciclo.
5i la secuencia de los Aancos es palindromica se podrfa dar un arreglo en dos cadenas
antiparalelas, generando una doble helice. Ya que las polimerasas no realizan el enlace
can el extremo 5' de otro fragmento, la doble helice presentarfa discontinuidades, man-
teniendo la versatilidad en la replicacion y transcripcion de la unidad estructural par
pequerios fragmentos. Para que esta configuracion discontinua lIegase a un estado de
union covalente, el sistema deberla: i) poseer suficiente eficiencia yexactitud para repli-
car cadenas de mayor longitud; ii) incorporar ribozimas capaces de hacer uniones fosfo-
diester entre los extremos 3' y 5' de dos fragmenros diferenres. En este punto encontra-
mos unidades estructuraJes can secuencias (+) y (-) de ribozimas intercaladas, algunas
de las cuales seran redundanres y por ende sometidas a menor selecci6n, unidas a, y por
flancos repetitivos de baja complejidad.
Teniendo en cuenta los PUntOS anreriores y la idea de un procesamiento de las secuen-
cias molde.para liberar ribozimas funcionales (Poole, et al., 1998), vemos que se
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originarfan transcritos cuya secuencia de nucleotidos no esta sornetida a seleccion
para manrener una ribozima funcional. Son estas secuencias, las que a nuestro modo
de ver anteceden al mRNA del mundo protelco. Es de resaltar que estas secuencias
tendnan regiones de baja yalta complejidad (Wotton, 1994): flancos y moldes
redundantes 0 no funcionales de las ribozimas, respectivamente.
Para concluir, la inclusi6n de aminoacidos y las secuencias que permitieron la union de
genomas, son en primera instancia adaptaciones relacionadas al aumento en la efi-
ciencia de los hiperciclos, pero mediante procesos de exapracion. se convierten en los
elementos que dan lugar a las primeras secuencias de "protelnas genomicas", es decir,
producidas y mantenidas en un sistema catalftico, originan el actual mundo protei co.
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